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Date  B107  App 1.5  Presquile  B138  B150 
6­Aug  0  3780  3780  3780  0 
13­Aug  3780  3780  3780  3780  0 
20­Aug  11340  11340  3780  3780  3780 
27­Aug  15120  11340  3780  15120  18900 
3­Sep  3780  15120  15120  11340  26460 
10­Sep  18900  34020  7560  3780  22680 
17­Sep  15120  26460  22680  18900  3780 
24­Sep  30240  18900  7560  7560  41580 
1­Oct  22680  41580  71820  60480  22680 
8­Oct  0  30240  11340  15120  30240 
15­Oct  11340  34020  30240  30240  11340 
22­Oct  0  3780  3780  0  0 
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Table 2. Chesapeake Bay Program’s estimated volume of water in segment of river for study 
area, JMSTF 
 
Segment  Volume (m​3​) 
Upper James River (JMSTF)  286,187,500 
Middle James River (JMSOH)  431,500,000 
Lower James River (JMSMH)  977,000,000 
Mouth of the James River (JMSPH)  434,000,000 
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Appendix B­ Figures 
 
 
 
Figure 1. Melt Curve of ​CoxII​ primers containing all 17 taxa.  Atlantic Sturgeon amplicons can 
be seen at its predicted melting temperature of ~ 78°C.  Other fin clips can be seen as other 
melting curves around this temperature.   
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Appendix C. R scripts 
 
A. Barplot_samps ­ generates barplots for positive tanks samples as a proportion in 
barplot.   
 
samps <­ read.csv(file = "Samples.csv", sep = ",", header = T) 
require(ggplot2) 
p <­ ggplot(samps, aes(x = Sample.Type, y = Number)) +  
  geom_bar() + scale_fill_grey() +  
  theme_bw() +  
  xlab("Sample Type") + ylab("Number of Samples") +  
  theme(axis.text.x = element_text(size = 16)) 
p 
library(scales) 
results <­ read.csv(file = "edna_results.csv", sep = ",", header = T) 
r <­ ggplot(results, aes(x = Sample_Type, y = prop_positive, fill = Sample_Type)) + 
              geom_bar() + scale_x_discrete(breaks=NULL)  + 
              scale_y_continuous(limits = c(0, 1), labels = percent) +  
              scale_fill_grey() + theme_bw() + theme(axis.line = element_line(colour = "black"),  
                                                     panel.border = element_blank()) + 
              xlab("Sample Type") + ylab("Proportion of Positive Results") 
 
r 
 
theme(axis.ticks = element_blank(), axis.text.x = element_blank()) 
scale_x_discrete(breaks=NULL)  
 
B. Site_map ­ Generates map of study area based on Latitude/Longitude using google tile 
data imported by ggmap. 
 
sites <­ read.csv(file = "sites.csv", sep = ",", header = TRUE) 
xy.dat <­ sites[c("Longitude", "Latitude")] 
sites <­ SpatialPointsDataFrame(coords = xy.dat, sites) 
# get sites 
require(ggmap) 
require(gstudio) 
map <­ ggmap(population_map(sites, map.type = "roadmap", zoom = 12), stratum = Site)  
 
C. qpcr_plotting ­ This Script takes imported qPCR data and helps to plot in a better 
looking manner for publication.  Need Unknowns and Standards, and plot against each 
other in an Lm, then plot with equation/R^2 on graph. 
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qpcr <­ read.csv("MASSTEST_21315_summary.csv", sep = ",", header = T) 
# standard curve data 
qpcr$SQ <­ log(qpcr$SQ) 
# log transform as in bio­rad software 
d <­ qpcr[ qpcr$Content=="Std",] 
# grab only standards 
p <­ ggplot(d, aes(x = SQ, y = Cq)) + geom_point() + stat_smooth(method = lm) 
# run lm on standards only 
p + geom_point( aes(x=SQ,y=Cq),data=qpcr[ qpcr$Content=="Unknown",],color="red") +  
  labs(title = "Standard Curve of CoxII qPCR for Atlantic Sturgeon")  
# add unknowns in different color and title 
 
# set up equation and R^2 for plotting on graph 
m <­ lm(d$Cq ~ d$SQ) 
a <­ signif(coef(m)[1], digits = 4) 
b <­ signif(coef(m)[2], digits = 4) 
R2 <­ 0.9724 
textlab <­ paste("y = ",b,"x + ",a , ", R^2 = ", R2, sep="") 
print(textlab) 
 
# add equation and R^2 to graph 
p <­ p + geom_point( aes(x=SQ,y=Cq, fill = Content),data=qpcr[ 
qpcr$Content=="Unknown",],color="red") +  
  geom_text(aes(x = 21, y = 38, label = textlab), color="black", size=5, parse = FALSE) + 
theme_bw() + 
  labs(title = "eDNA Curve of CoxII qPCR for Atlantic Sturgeon") 
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